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COVID-19 の数理モデル
－ SIIR モデル：感染拡大と無発症感染者の役割－
A mathematical model for COVID-19 pandemic






本稿では、SIR や SEIR などの従来の感染症の数理モデルでは説明しきれない
COVID-19 の感染拡大メカニズムの特性を明らかにするために、新たな数理モデル SIIR 













A new mathematical model called SIIR is constructed to describe the world-widely 
undergoing spread of infection by taking account of the characteristics of COVID-19 
and is verified by the number of confirmed cases in Tokyo, Okinawa, Japan and 
other countries. The following features of COVID-19: (1) there exist presymptomatic 
individuals who have infectivity even during the incubation period, (2) there exist 
asymptomatic individuals who can freely move around and play crucial roles in the 
spread of infection, and (3) the duration of immunity may be finite, are incorporated into 
the SIIR model, and certainly not for the conventional models such as SIR and SEIR. 
The SIIR model has the advantage of being able to explicitly handle asymptomatic 
individuals who are delayed in discovery or are extremely difficult to be discovered 
in the real world. It is shown that the conditions for herd immunity in the SIIR model 
are shown to be more severe than those in the SIR model, that is, the presence of 

























































態 ( 感受性人口 )、感染状態 ( 感染
者数 )、そして回復し抗体を獲得し
( もしくは隔離され ) 感染ネットワーク















式 (1) の右辺は、時刻 において感受性
人口が だけ減少することを

















となる。したがって、SIR モデルは 3 変
数で構成されるが、2 変数で閉じており、
3 番目の変数は式 (4) から求められる。
感染症の数理モデルが適用されるシス
テムは、世界 ( パンデミック )、国や地方






















ℛ で感染終息となる。そのため ℛ を
基本再生産数とよび、一人の感染者が感




マスクを着用する ( ⋍ を小さくす
る )、感染者を隔離する ( を小さくす
る ) 等の対策がとられることになる。






て、全員が感染するケース ( 図 1) と集団
免疫によって感受性保持者が残るケース
( 図 2) があることがわかる。














の最終規模 P は基本再生産数 ℛ の関数
として図 3 と図 4 の青線のようにあらわ
される ( 赤線は後述する集団免疫の閾値








ℛ   (10)





（図 1）全員感染：感受性人口 ( 青 )S(t)、感染者
数 ( 赤 )I(t)、回復抗体獲得者数 ( シアン )R(t)
（図 2）集団免疫：感受性人口 ( 青 )S(t)、感染者
数 ( 赤 )I(t)、回復抗体獲得者数 ( シアン )R(t)
（図 3）基本再生産数 ℛ に対する感受性人口密
度の最終規模 S(∞)/S(0)( 青 ) ( 赤：集団免疫の閾
値曲線 )
（図4）基本再生産数  ℛ に対する罹患者数密度
の最終規模 p( 青 ) ( 赤：集団免疫の閾値曲線 )
― 30 ―






ℛ   (11)
が成り立たねばならない。この右辺が集
団免疫の閾値と見なされる。図3と図4に
集団免疫の閾値曲線 ( 赤 ) を示した。こう
して、感染症に対しては、ワクチンの開発
で集団免疫ができるまでは、感染者の隔











となって式 (11) と一致する。図 1 と図 2

























（図 5）図 1 に対する実効再生産数ℛ (t)：ℛ
(0) = ℛ  ⋍ 3.96
（図 6）図 2 に対する実効再生産数ℛ (t)：ℛ




































（図 7）SIIR モデルの構成：感受性人口 S(t)、未発症感染者数 ( 潜伏期感染者数 ) (t)、無発症感染者


















潜伏期満期に 番目の未発症感染者 ( 潜伏
期感染者 ) が確率 で発症状態へ、確























































































口 ( 青 ) が減少する中で、未発症
感染者 ( 潜伏期感染者 ) 数 ( 赤 )
が増加し、それに遅れて無発症感染
者数 ( 緑 ) と発症隔離感染者数
( 黄 ) が増加し、最終的には回復
抗体獲得者数 ( シアン ) と死亡者
数 ( 黒 ) が増加して飽和する様子
が見て取れる。パラメータを に
設定しているため、発症隔離感染者数






すれば、回復抗体獲得者数 ( シアン ) が























































（図 8）感受性人口 ( 青 )S(t)、回復抗体獲得者数
( シアン ) (t)
（図9）未発症感染者(潜伏期感染者)数(赤)
(t)、無発症感染者数 ( 緑 ) (t)、発症隔離感染

































ℛ   (21)










( 青 )S(t)、回復抗体獲得者数 ( シアン ) (t)
（図 11）回復者の再感染による波：潜伏期感染者
数 ( 赤 ) (t)、無発症感染者数 ( 緑 ) (t)、発








ℛ   (22)
と与えられるから、実効再生産数は














ℛ ℛ  
となって式 (21) に一致する。
感染が終息に向かうためには



















（図 13）図 10 と図 11 に対応する実効再生産数












































































ℛ   (34)
で与えられることがわかる。





は式 (33) で確かめられる。また、 は


















































WHO サイト ([11]、2020 年 4 月 2 日 ) で
は、主として武漢からのデータに基づい
て、平均 5-6 日だが 14 日に及ぶ長いケー
スもあり、潜伏期間での感染力はあると
している。また、Lauer et al([12]) は、潜
伏期間は中央値で 5.1 日 (95 CI, 4.5-5.8
日 ) で、感染者のが 11.5 日 (95 CI,8.2-15.6
日 ) 以内に発症していると報告している。
























































人口サイズ を求め、式 (35) を最小にする
を数値的に求めればよい。
4.3 東京都の感染拡大(2020年1月24
日―11 月 28 日 )
4.3.1 第 1 のピーク
東京における新規陽性者数は、すでに、


































































































































































移データ ( 赤 )(NHK 新型コロナウイル
ス特設サイト ) とそれに対応する SIIR
モデルによる新規発症隔離感染者数
( 黄 ) を示した。図 17 には
図17の累積数を示してある。データ(赤 )
は 11 月 28 日 ( 横軸 310) まで、SIIR モデ
ルによる数値解 ( 黄 ) は 1 月 7 日横軸 350)
までの予測である。




















































































4.4 全国 (2020 年 1 月 24 日―11 月 27 日 )
全国の感染拡大状況も SIIR モデルの
サブシステム連鎖によってよく記述でき
ることが示される。新規陽性者数 ( 図 18)
と累積陽性者数 ( 図 19) の棒グラフ ( 赤 )
が観測データであり、曲線 ( 黄 ) が数値
解である。また新規死亡者数 ( 図 20) と
累積死亡者数 ( 図 21) の棒グラフ ( 赤 ) が
観測データであり、曲線 ( 黒 ) が数値解
である。ここでのデータは厚労省オープ
ンデータ (1 月 24 日―11 月 27 日 ) から得
たものであり、SIIR モデルの結果は 1 月
7 日までの予測を含むものになっている。
図の横軸は 1 月 24 日からの日数であり、
























イズは、 で東京都のそれの 2.5 個分、
























（図 16）東京の新規陽性者数 ( 観測値：赤 ) と
新規発症隔離感染者数 Δ (t) (SIIR：黄 )
（図 17）東京の累積陽性者数 ( 観測値 : 赤 ) と累























数 ( 図 20) は日々のばらつきが大きいが、




4.5 沖縄県 (2020 年 7 月 8 日―11 月 28 日 )
沖縄県 ( 図 22、23) は 2020 年 1 月 24 日
に感染者が出て4月25日を最後に感染者
は出ていなかったため、感染終息したと









（図 18）全国の新規陽性者数 ( 観測値：赤 ) と
新規発症隔離感染者数 Δ (t) (SIIR：黄 ) 
（図 19）全国の累積陽性者数 ( 観測値：赤 ) と
累積発症隔離感染者数 ΔtΣ (t) (SIIR：黄 ) 
（図 21）全国の累積死亡者数 ( 観測値：赤 ) と
tΣ (t) (SIIR：黒 )





























とが理解される。データは "Our World 
in Data、COVID-19" から採ったもので
ある。
（図 22）沖縄県の新規陽性者数 ( 観測値：赤 )
と Δ (t) (SIIR：黄 )
（図 23）沖縄県の累積陽性者数 ( 観測値：赤 )
と tΣ Δ (t) (SIIR：黄 )
表 4
― 48 ―
（図 24）スペイン：新規 ( 左 )・累積 ( 右 ) の陽性者数 ( 赤 ) と発症隔離者数 (SIIR：黄 )
表 5
5.1 スペイン (2020.2.1-2020.11.02)




（図 26）ドイツ：新規 ( 左 )・累積 ( 右 ) の陽性者数 ( 赤 ) と発症隔離者数 (SIIR：黄 )
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